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  Reads from  Reads from  Total Non‐Redundant 
  Field Samples  Test Samples  Clusters 
Quality‐passed  955,608  51,025  146,623 
Non‐chimeric  822,464  38,400  111,119 
Metazoa  486,441  38,398  63,250 
Nematodes  407,908  38,397  49,955 














Family  %Spec  %Seq  rCNPI  %Virt  %Spec  %Seq  rCNPI  %Virt  
Anguinidae  0.8  0.0  1.0  1.2  1.0  1.3  3.5  4.0 
Aphelenchidae  1.8  0.1  1.0  0.9  2.1  0.8  3.1  2.3 
Aphelenchoididae  2.7  0.0  1.0  1.1  4.2  0.1  3.4  0.4 
Aporcelaimellidae  0.7  0.5  1.6  2.7  0.7  2.6  11.7  2.8 
Belondiridae  2.3  0.1  2.0  1.3  1.6  1.1  6.8  1.8 
Cephalobidae  5.5  0.2  1.0  4.3  6.7  4.7  6.5  6.0 
Criconematidae  11.3  0.2  1.0  5.2  7.6  1.9  3.2  6.4 
Diphtherophoridae  0.6  0.0  34.4  0.0  0.2  0.8  32.0  0.2 
Hoplolaimidae  17.3  1.6  1.0  13.6  20.4  8.5  3.5  23.1 
Leptonchidae  0.3  0.0  1.0  0.1  0.1  0.0  40.3  0.0 
Longidoridae  0.5  1.0  1.8  4.8  0.7  5.4  9.9  5.1 
Meloidogynidae  1.1  0.0  1.0  0.8  0.6  0.3  50.8  0.0 
Mononchidae  0.3  0.6  13.1  0.7  0.6  4.5  29.3  1.8 
Panagrolaimidae  0.2  0.0  5.3  0.0  0.8  2.2  16.0  1.0 
Paratylenchidae  7.7  0.0  1.0  2.2  11.0  3.7  5.7  4.3 
Plectidae  4.4  0.5  1.9  8.2  2.4  6.3  8.1  6.4 
Pratylenchudae  3.0  0.2  1.0  1.5  1.2  0.6  8.3  0.5 
Prismatolaimidae  1.0  0.2  1.0  1.5  1.3  0.5  1.7  3.2 
Qudsianematidae  1.3  0.8  53.2  0.3  1.3  16.4  219.0  3.0 
Rhabditidae  3.7  93.3  1044.7  24.2  3.7  28.5  33.3  7.7 
Tylenchidae  28.1  0.2  1.0  5.6  27.0  1.8  1.0  13.9 
Tylencholaimidae  0.5  0.0  1.0  0.8  0.1  0.1  9.4  0.2 
 








         
Species  Strain  RepA  RepB  rCNPI  #Ind  VirtA  VirtB   
Rhabditis sp. RA5  KS594  8,950  8,726  92.7  10  10.0  10.3 
Pristionchus pseudaerivorous  KS596  2,517  2,611  26.6  10  9.8  10.7 
Rhabditophanes sp.  KS597  2,704  2,450  24.0  10  11.7  11.2 
Oscheius tipulae  KS599  1,581  1,570  19.6  10  8.3  8.8 
Mesorhabditis sp. MR1  KS601  1,702  1,654  16.8  10  10.5  10.8 
Oscheius sp. FVV‐2  KS600  679  669  8.5  10  8.3  8.6 
Panagrolaimus sp. UK1  KS598  480  376  4.4  10  11.3  9.3 
Mesorhabditis sp. MR2  KS602  402  345  3.6  10  11.6  10.5 
Cephalobus sp.  CE1  248  235  2.7  10  9.5  9.5 
Acrobeloides apiculata  KS586  153  131  1.8  10  8.8  8.0 
Protorhabditis sp. RA9  RA9  100  114  1.0  10  10.3  12.5 











A)  Effect  df  HERB  FUNG  BACT  PRED/OMNI 
  Season  1,8  0.21  0.59  1.33  0.31 
  Burn  2,8  19.49***  29.23***  0.07  14.47*** 
  B × S  2,8  9.14**  0.54  0.01  0.01   
  Nitrogen  1,8  0.91  1.27  5.67*  3.84*   
  N * S  2,8  0.02  2.08  1.57  0.48   
  B × N  2,8  0.02  0.03  2.79  0.09   
 
B)  Burn means    HERB  FUNG  BACT  PRED/OMNI 
  Non‐Burned    133.2A  148.9A  96.2  10.0A 
  Burned    372.1B  285.7B  91.6  50.6B   
 
C) Nitrogen means    HERB  FUNG  BACT  PRED/OMNI 
  Ambient    199.2  220.8  75.3A  34.7A 











         
Species  Accession #  ‐B,‐N  ‐B,+N  +B,‐N  +B,+N 
Aglenchus agricola  FJ969113  0.13  0.08  0.69  0.55 
Aporcelaimellus sp. F5  AJ875155  0.34  3.14  4.21  1.84 
Chiloplacus sp. KJC  HQ130507  0.00  0.95  0.00  0.00 
Dorylaimellus virginianus  AY552969  0.19  0.00  3.87  0.27 
Helicotylenchus varicaudatus  EU306354  0.41  0.10  0.88  0.04 
Odontolaimus sp. OdLaS  FJ969131  0.00  0.62  0.66  0.20 
Panagrolaimus detritophagus  GU014546  0.00  1.82  0.71  6.20 
Paractinolaimus sp. PM  AY552975  0.37  0.41  0.08  0.21 
Plectus aquatilis  AF036602  0.32  1.89  0.91  0.10 
Pristionchus sp.  AY146554  1.76  12.46  0.64  1.70 
Psilenchus sp. CA12  EU130840  0.00  1.08  0.00  0.09 
Pungentus silvestris  AY284788  0.09  0.35  0.50  0.16 
Rhabdolaimus aquaticus  FJ969139  0.00  0.00  0.74  0.01 
Wilsonema schuurmansstekhova  AJ966513  1.54  2.65  0.13  1.78 
 
 
